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微量DNAか らの塩基配列決定法を用いたホタテ母貝個体群の推定
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Abstract:TotalDNAwasextractedfromeachindividuallarvaofscallop(」%伽 ρρθo孟θ刀
yessoensis)collectedatSaromakoLagoonHokkaidoJapaninMayandJune2005and
sequenceofNcRIIinmitochondrialDNAofeachindividualwasdeterminedwithasmall
scalesequencingmethod.Wecouldclassify146individualsto4groupswithNcRIIsequence.
PopulationofAHG12increasedparticularlyduringrecent5yearscorrespondingtothehigh
temperatureinSaromakoLagooninSummer.
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序 論
養殖漁業 において、母貝 ・母魚の保全 は優 良な稚 貝 ・
稚魚 を採苗 し、効 率 よく養殖 を行 うた めに不可欠 で
ある。 しか し多 くの魚介類 では、海 中を広範囲 に浮
遊す る微少 なプ ランク トン幼生を種苗 に用い るた め、
母貝 ・母魚 の特 定が困難 であった。プ ランク トン幼
生 を種 苗 に 用 い る養 殖 漁 業 の 一 つ に ホ タ テ 貝
(Patinopectenyessoensis)があ る。 これ までの研
究 でプラン ク トン幼生の個 体群間の違い をDNA塩
基配列 を指標 に検出す る方法 を開発 し、そ の結果 に
基づ く母 貝集 団の変化 を追跡 して きた。本研究 では、
2005年5～6.月に出現 したプ ランク トン幼生 の個 体
群構成 を詳 細に解析 し、過去 の結果 と比較 した。
材 料 と方 法
北海道 サ ロマ湖で は5～6月 にプ ランク トン幼 生が
出現す る。本年 は5/30、6/2、6/6と6/9の4回、サ
ロマ湖 内の2海 域 で採水 を行い プランク トン幼 生 を
採集 した。 試水 中のプ ランク トン幼生 を顕微鏡 下で
マイ クロマニ ュ ピレー シ ョンによ り単離 し、岩谷 ら
のChelex100法に よ り個体毎 に全DNAを 抽 出 した。
抽出 した全DNAを 鋳型 として、ホタテ個 体群 の識
別に しば しば用い られ る ミ トコン ドリアDNA上 の
NcRII領域 をPCR法 に よ っ て 増 幅 し 、ABI
PRISM310GeneticAnalyzerを用いて 、塩 基配列 を
決 定 した。 ソフ トウエ アClastalWver.1.83を用 い
て塩 基配列 を整 理 し、系統群 に分類 した。
結 果
湖 口付近 の採水海 域では6/2、湖 内奥 の採水海 域で
は6/6にプ ランク トン幼生 の密度 が最 大 となった。4
回の採 水で計1536個体 を単離 し、全DNAを 抽 出
した。抽 出DNAの 全 てにホタテ貝に特異的に反 応
す るプ ライマー を用 いてPCRを 行 った ところ、780
試料でDNAが 増幅 した。 この時期、外見が非常 に
類似 したイ ガイ の幼 生がホ タテ貝の幼生 と共存す る
た め、単離個体 に多 くのイガイ幼 生が混入 した こ と
が、低い収率 の原 因 と考え られ る。 この うち無作為
に選 んだ200試料 につ いて、塩基配列 を解析 し、146
試料 につ いてNcRII領域の塩基配列 を決定 した。塩
基配列 よ り試水 中の個 体群 に33種 のハプ ロタイ プ
を確認 できた。これ を長 島 らの系統群 で分類す る と、
4系統 が確認 され た。
討 論
本研究で検出されたハプロタイプを過去に北海道全
域のホタテガイについて行われた解析結果 と比較す
ると、33ハプロタイプの内14が新規なハプロタイ
プであった。 この結果は、NcRII領域には極めて多
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くの変異が あ り、個体群 の識別 に充分 な多様性 を持
つ こ とを示 してい る。 また、 よ り詳細な解 析 を行 う
た めには、 さらに多 くの個 体の解析 が必要で あるこ
とが 明 らか に な っ た。 これ らの ハ プ ロ タイ プ を
NcRII領域 の中の指標塩基 を用 いて系統群 に分類す
る と、HGO1、HGO4、HG12とHG21の4系 統群
が確認 できた。4系 統群 の割合 は1980、1998およ
び2000年の解析結果 とほぼ一致 した ものの、HG12
系統群 が急激 に増加す る傾 向が認 められた。 この個
体群 はホタテ 貝分布 の南限付近で特徴的 に優先す る
ことが知られている。近年の下記海水温の上昇 との
関連 も疑われる。今後の継続 した解析が極めて重要
であることが改めて示 された。
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